
























































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































AC‐Colibri  35,731  1,748  734  494  240 






GlymaID  EST ID  Will82¥  PI194639  AC‐Colibri††  OxO transgenic†† 
T14/T8  T14/T8  T12  T24  T36  T12  T24  T36 
Glyma11g29460.3 





       
       
   
‐1.15 ‐0.86  ‐‐  ‐‐  ‐‐  ‐‐  ‐‐  ‐‐ 
AW156703 ‐1.55 ‐1.34  ‐‐  ‐‐  ‐‐  ‐1.31 ‐2.62  0.35 
Glyma12g12230.1  BI320600 ‐0.90 ‐0.92  ‐‐  ‐‐  ‐‐  ‐‐  ‐‐  ‐‐ 
Glyma18g06510.1 
  BF071487 ‐1.46 ‐1.16  ‐‐  ‐‐  ‐‐  ‐1.70 ‐3.34 
‐
0.10 
AW101559 ‐1.27 ‐1.01  0.34 ‐0.96 ‐3.25 
  AI901207  ‐‐  ‐‐  ‐0.16 ‐0.99 ‐2.97 ‐1.79 ‐3.26 
‐
0.24 
Glyma19g00980.1  BF009613 ‐0.44 ‐0.39  ‐‐  ‐‐  ‐‐  ‐‐  ‐‐  ‐‐ 
Glyma13g44700.1  AI522858  ‐‐  ‐‐  1.22  2.10  2.08  ‐‐  ‐‐  ‐‐ 
Glyma12g02250.1  AI441276  ‐‐  ‐‐  0.89  1.70  2.46  ‐‐  ‐‐  ‐‐ 





























































GM36910P097B22    0.90  1.20  0.46  1.03    Glyma10g40700.1    unknown 
GM23555P062F11    0.33  ‐0.13  1.39  ‐0.26    Glyma14g06110.1    no hits 
GM17072P045H08    0.49  0.30  ‐0.29  1.45    Glyma08g41460.2    aminotransferase 
GM12811P034F19    0.45  0.09  0.05  1.22    Glyma12g34770.1    light‐harvesting related 
GM34828P091L04    0.18  0.50  ‐1.17  1.22    Glyma08g28370.1    CONSTANS‐like 2 
GM12594P033M18    0.23  0.13  ‐0.65  1.20    Glyma12g29090.1    2Fe‐2S ferredoxin‐like 
GM04288P012C16    ‐0.56  ‐1.37  0.65  ‐0.95    Glyma02g15430.1    unknown 
GM18471P049B15    ‐0.27  ‐0.11  ‐1.65  0.96    Glyma15g06270.1    unknown 
GM08939P024E11    ‐0.13  ‐0.10  ‐1.41  1.12    Glyma10g12370.1    no hits 
GM08931P024E03    ‐0.16  ‐0.18  ‐1.30  1.00    Glyma10g12370.1    no hits 
GM10186P027I10    ‐0.77  ‐0.25  ‐0.62  ‐1.45    Glyma11g04130.3    TIFY domain 













  Overall  OxO  AC     
GM29144P076O08    0.80  ‐0.06  1.69    Glyma18g44310.1    cationic peroxidase 
GM37533P098L21    0.42  ‐0.03  1.59    Glyma18g44310.1    cationic peroxidase 
GM04288P012C16    0.88  ‐0.49  1.52    Glyma02g15430.1    unknown 
GM21343P056J07    0.62  0.00  1.48    Glyma18g44310.1    cationic peroxidase 
GM18162P048E18    0.82  0.12  1.45    Glyma07g37250.2    unknown 
GM25115P066G11    0.84  0.80  1.43    Glyma19g43320.4    peptide‐N‐glycanase 
GM29168P076P08    0.58  0.01  1.42    Glyma14g17850.2    no hits 
GM12479P033H23    1.48  1.29  1.27    Glyma11g13290.1    no hits 
GM12350P033C14    1.47  1.15  0.96    Glyma07g16850.1    glutathione S‐transferase 




GM23696P062L08    ‐1.24  ‐0.74  ‐2.05    Glyma11g21400.1    no hits 
GM23204P061G20    ‐0.92  ‐0.84  ‐1.92    Glyma20g00790.1    electron transporter 
GM19688P052E08    ‐1.15  ‐0.67  ‐1.85    Glyma01g40160.1    phototropic responsive 
GM27426P072G18    ‐0.92  ‐0.61  ‐1.66    Glyma08g03750.1    no hits 
GM18452P049A20    ‐1.58  ‐0.73  ‐1.61    Glyma20g28890.1    chlorophyll A‐B binding 
GM18471P049B15    0.07  ‐0.04  ‐1.58    Glyma15g06270.1    unknown 
GM27778P073F10    ‐1.25  ‐0.45  ‐1.56    Glyma08g42660.1    fatty acid desaturase A 
GM35023P092D07    ‐1.48  ‐0.72  ‐1.53    Glyma04g39970.1    unknown 
GM23551P062F07    ‐1.73  ‐1.59  ‐1.48    Glyma18g14490.1    unknown 
GM02240P006N08    ‐0.58  ‐0.31  ‐1.45    Glyma13g37530.1    cell wall protein precursor 
GM01468P004N04    ‐0.65  ‐0.24  ‐1.44    Glyma04g43630.4    Smg‐4/UPF3 family protein 
GM07822P021F22    ‐0.67  ‐0.16  ‐1.41    Glyma19g00270.1    (pep)‐phosphate translocator 













  Overall  OxO  AC     
GM18681P049K09    4.00  2.98  4.20    Glyma18g43650.1    ferritin 
GM18751P049N07    4.23  3.39  4.04    Glyma18g43650.1    ferritin 
GM14987P040A11    3.49  2.72  3.62    Glyma03g06420.2    ferritin 2 
GM05373P014P21    2.41  1.71  2.40    Glyma11g35610.1    ferritin 3 
GM12232P032N16    2.32  1.74  2.28    Glyma01g31300.1    ferritin 2 
GM18577P049G01    1.90  1.18  2.01    Glyma14g06160.1    ferritin 4 
GM04737P013F09    1.79  1.42  1.91    Glyma02g43040.2    ferritin 4 
GM14944P039O16    1.72  1.13  1.52    Glyma18g02800.2    ferritin 3 
GM37303P098C07    1.28  0.70  1.88    Glyma01g36190.2    auxin efflux carrier family protein 
GM32514P085K18    0.88  0.86  1.77    Glyma01g02580.1    cinnamyl alcohol dehydrogenase  
GM03715P010K19    1.40    1.60    1.65    Glyma09g25470.4    putative acyl‐CoA synthetase 
GM35484P093G12    0.70  1.00  1.61    Glyma02g43990.2    beta‐D‐glucosidase  
GM37068P097I12    1.14  0.61  1.55    Glyma08g18220.1    no hits 
GM31871P083P23    0.81  0.65  1.50    Glyma10g40750.1    phosphoglycerate dehydrogenase 
GM30488P080G08    1.36  1.00  1.50    Glyma06g04430.1    acyl transferase 
GM12369P033D09    0.75  0.85  1.47    Glyma19g01470.1    peroxidase 
GM18777P049O09    0.71  0.50  1.42    Glyma14g04260.1    cysteine proteinase inhibitor 
GM00967P003I07    1.05  1.50  0.93    Glyma01g43880.1    naringenin‐chalcone synthase 
GM18021P047O21    1.24  1.43  0.49    Glyma06g26610.1    blue‐copper‐binding protein 
GM32575P085N07    1.54  1.21  0.46    Glyma08g02160.1    WRKY family transcription factor 
GM28811P076A11    1.49  0.96  0.96    Glyma10g39060.1    acyl‐CoA N‐acyltransferase 
GM36297P095I09    1.41  1.04  0.58    Glyma03g37390.1    pectinesterase 
GM11550P031B06    ‐1.03  ‐0.50  ‐2.15    Glyma02g45170.1    no hits 
GM37336P098D16    ‐0.95  ‐0.51  ‐1.83    Glyma04g40050.1    no hits 
GM25844P068E20    ‐1.46  ‐1.24  ‐1.79    Glyma12g03520.2    membrane transporter (MFS) 
GM24040P063J16    ‐1.22  ‐0.93  ‐1.77    Glyma17g04650.1    no hits 
GM07660P020P04    ‐0.99  ‐0.70  ‐1.70    Glyma14g03580.1    no hits 
GM27219P071O03    ‐1.32  ‐1.15  ‐1.49    Glyma11g11350.3    membrane transporter (MFS) 
GM12235P032N19    ‐0.47  ‐0.46  ‐1.47    Glyma09g34410.1    phosphoribulokinase 
GM23359P061N07    ‐0.81  ‐0.48  ‐1.44    Glyma12g14420.1    ketol‐acid reductoisomerase 













  Overall  OxO  AC     
GM18660P049J12    1.40  0.75  1.69    Glyma18g45260.1    hydroxydihydrodaidzein reductase 
GM04726P013E22    1.10  0.58  1.52    Glyma13g01080.2    4‐coumarate:CoA ligase 2 
GM18247P048I07    0.83  0.98  1.45    Glyma02g42180.1    acyl transferase 
GM31295P082H23    1.41  1.31  1.96    Glyma14g06710.1    acyl transferase 
GM31372P082L04    1.07  0.76  1.56    Glyma12g01780.1    alcohol dehydrogenase 
GM35114P092H02    0.82  1.21  1.40    Glyma12g09800.1    alcohol dehydrogenase 
GM35263P092N07    1.30  1.46  0.97    Glyma04g42740.1    aldehyde dehydrogenase 3H1 
GM14129P037M17    1.55  1.48  0.96    Glyma06g11990.1    aspartyl protease 
GM37256P098A08    1.69  1.60  0.82    Glyma04g37480.1    auxin‐responsive protein 
GM04776P013G24    1.22  0.88  1.41    Glyma07g33780.2    caffeoyl‐CoA O‐methyltransferase 
GM03584P010F08    1.58    1.62    1.20    Glyma10g00470.1    calmodulin 
GM38265P100K09    1.58  1.17  1.70    no matches    chalcone isomerase 
GM38361P100O09    1.63  1.14  1.64    no matches    chalcone isomerase 
GM38169P100G09    1.69  1.20  1.59    no matches    chalcone isomerase 
GM38073P100C09    1.32  1.02  1.41    no matches    chalcone isomerase 
GM09238P025A22    1.70  1.19  1.76    Glyma20g38560.2    chalcone isomerase 
GM38069P100C05    1.70  1.18  1.45    no matches    chalcone synthase, CHS7 
GM38165P100G05    1.67  0.88  1.45    no matches    chalcone synthase, CHS8 
GM38357P100O05    1.67  0.89  1.38    no matches    chalcone synthase, CHS9 
GM38261P100K05    1.47  0.87  1.30    no matches    chalcone synthase, CHS10 
GM03813P010O21    1.50  1.30  0.91    Glyma19g40960.1    chitinase family protein 
GM14070P037K06    1.39  1.22  1.40    Glyma15g01690.2    coatmer 
GM32657P086A17    1.81  1.62  1.75    Glyma11g05530.1    cytochrome P450 
GM03538P010D10    1.77  1.26  2.18    Glyma13g36110.1    cytochrome P450 
GM15500P041F20    1.51  1.38  1.95    Glyma01g33150.1    cytochrome P450 
GM19147P050N19    1.46  0.96  1.41    no matches    cytochrome P450 
GM12288P032P24    1.18  1.01  1.53    Glyma13g36110.1    cytochrome P450 
GM19051P050J19    1.43  1.06  1.28    no matches    cytochrome P450 
GM14432P038J08    1.70  1.78  1.13    Glyma19g01780.1    cytochrome P450 
GM12699P034B03    1.49  1.50  0.90    Glyma13g04670.1    cytochrome P450 
GM10774P029A22    1.65  1.15  1.66    Glyma01g31730.2    dirigent‐like protein 
GM36533P096C05    2.19  1.92  1.79    Glyma09g03100.1    electron carrier 
GM28888P076D16    1.23  1.40  0.58    Glyma04g42760.1    aspartyl protease 
GM09116P024L20    1.49  1.54  1.66    Glyma07g16860.1    glutathione S‐transferase 11  
GM09521P025M17    1.09  1.41  1.63    Glyma18g41350.1    glutathione S‐transferase 11  
GM13951P037F07    1.79  1.67  1.86    Glyma03g16600.1    glutathione S‐transferase 13 
GM04496P012L08    1.80  1.67  1.79    Glyma01g26220.1    glutathione S‐transferase 13 
GM13673P036J17    1.77  1.52  1.72    Glyma10g33650.1    glutathione S‐transferase 15 
GM09377P025G17    1.46  1.69  1.80    Glyma07g16850.4    glutathione S‐transferase 6 
GM18599P049G23    1.16  1.06  1.46    Glyma05g36620.2    heat shock protein 70 
GM01662P005F06    1.41  1.06  1.35    Glyma10g44170.2    homogentisate phytyltransferase 










  Overall  OxO  AC     
GM38249P100J17    1.50  0.95  1.50    no matches    isoflavone synthase 2 
GM18857P050B17    1.46  1.00  1.46    no matches    isoflavone synthase 2 
GM38057P100B17    1.44  0.89  1.44    no matches    isoflavone synthase 2 
GM19145P050N17    1.33  1.12  1.33    no matches    isoflavone synthase 2 
GM18953P050F17    1.38  1.03  1.38    no matches    isoflavone synthase 2 
GM19049P050J17    1.31  1.09  1.31    no matches    isoflavone synthase 2 
GM34390P090I22    0.54  1.41  0.54    Glyma08g46670.1    kinase 
GM09576P025O24    0.76  1.57  0.76    Glyma05g03110.3    kinase 
GM04281P012C09    1.27  1.34  1.27    Glyma17g14620.1    lipid‐transfer protein 
GM27455P072H23    1.76  1.55  1.76    Glyma02g26160.1    lipoxygenase 2 
GM29953P079A01    1.12    1.02    1.12    Glyma19g22590.1    lysine histidine transporter 
GM02182P006K22    1.08  1.16  1.08    Glyma16g06750.1    lysine histidine transporter 
GM37222P097O22    1.25  1.23  1.25    Glyma19g22590.1    lysine histidine transporter 
GM15470P041E14    0.59  1.44  0.59    Glyma06g09220.3    malate dehydrogenase 
GM18756P049N12    2.35  1.35  2.35    Glyma11g01350.2    naringenin‐chalcone synthase 
GM13956P037F12    1.54  1.56  1.54    Glyma09g08780.1    naringenin‐chalcone synthase 
GM24994P066B10    0.88  1.52  0.88    Glyma01g01400.1    NB‐ARC disease resistance protein 
GM21103P055P07    0.69  1.74  0.69    Glyma01g01400.1    NB‐ARC disease resistance protein 
GM18574P049F22    1.42  0.12  1.42    Glyma18g16490.1    nitrate transporter 1.7 
GM23555P062F11    1.97  0.33  1.97    Glyma14g06110.1    no hits 
GM01067P003M11    1.85  1.23  1.85    Glyma12g05320.1    no hits 
GM38358P100O06    1.60  0.82  1.60    no matches    phenylalanine ammonia‐lyase 
GM38262P100K06    1.42  0.64  1.42    no matches    phenylalanine ammonia‐lyase 
GM07122P019I18    1.46  0.82  1.46    Glyma10g06600.1    phenylalanine ammonia‐lyase 
GM12430P033F22    0.64  1.41  0.64    Glyma01g26840.2    PAR1 protein 
GM02672P007P08    1.96  0.29  1.96    Glyma06g12900.1    PR protein‐related 
GM09502P025L22    2.20  ‐0.09  2.20    Glyma06g12890.3    PR protein‐related 
GM03138P009C18    1.65  0.55  1.65    Glyma04g42690.2    protein disulfide‐isomerase 
GM20051P053D11    1.46  0.54  1.46    Glyma14g24090.1    protein disulfide‐isomerase 
GM14575P038P07    1.58  0.57  1.58    Glyma06g12090.3    protein disulfide‐isomerase 
GM12055P032G07    1.40  0.53  1.40    Glyma04g42690.2    protein disulfide‐isomerase 
GM34930P091P10    2.03  0.56  2.03    Glyma09g41450.1    peroxidase 
GM32314P085C10    1.51  0.79  1.51    Glyma16g23770.1    phosphotransferase 
GM04049P011I17    1.07  1.72  1.07    Glyma19g39990.1    PME inhibitor 
GM04955P013O11    1.27  1.42  1.27    Glyma09g29340.1    protease inhibitor 
GM09947P026O11    1.31  1.49  1.31    Glyma10g32820.1    protease inhibitor 
GM35036P092D20    1.42  1.59  1.42    Glyma12g13290.1    phosphatase 
GM36975P097E15    1.45  ‐0.25  1.45    Glyma04g40640.2    pseudo‐response regulator 
GM03661P010I13    1.42  1.19  1.42    Glyma06g14820.4    putative chalcone isomerase  
GM10392P028A24    1.47  0.83  1.47    Glyma12g28990.1    putative transport protein 
GM21257P056F17    1.18  1.59  1.18    Glyma19g42220.1    respiratory burst oxidase homolog  
GM06358P017I22    1.04  1.53  1.04    Glyma10g29280.1    respiratory burst oxidase homolog  
GM37865P099J17    0.86  1.43  0.86    Glyma10g29280.1    respiratory burst oxidase homolog  










  Overall  OxO  AC     
GM32443P085H19    1.47    1.33    1.45    Glyma20g04820.1    ribonuclease 1 
GM10186P027I10    1.47    0.63    0.01    Glyma11g04130.3    TIFY domain 
GM18301P048K13    0.88    1.28    1.59    Glyma18g16780.1    TIR‐NBS disease resistance protein 
GM35213P092L05    1.35    1.35    1.48    Glyma15g37520.1    UDP‐glucuronosyltransferase 
GM06237P017D21    0.94    1.43    1.63    Glyma18g52700.1    unknown 
GM22872P060I24    1.22    1.14    1.49    Glyma11g07560.1    unknown 
GM14481P038L09    1.61    0.82    1.37    Glyma17g03350.4    unknown 
GM15676P041N04    1.49    0.70    1.24    Glyma17g03350.2    unknown 
GM32256P084P24    1.03    1.62    1.63    Glyma18g47300.1    WRKY family transcription factor 
GM04200P011O24    ‐1.89    ‐0.12    ‐0.73    Glyma08g13360.1    2Fe‐2S ferredoxin‐like  
GM12594P033M18    ‐1.89    ‐0.04    ‐0.69    Glyma12g29090.1    2Fe‐2S ferredoxin‐like  
GM12760P034D16    ‐1.42    ‐0.17    ‐0.42    Glyma05g08590.4    carbonic anhydrase 1 
GM21863P057O23    ‐1.54    ‐0.21    ‐0.68    Glyma15g41580.1    cation efflux 
GM10852P029E04    ‐1.43    ‐0.81    ‐0.58    Glyma07g18150.3    cation exchanger 3 
GM19022P050I14    ‐1.50    ‐0.03    ‐0.68    no matches    chlorophyll a/b binding protein 
GM38126P100E14    ‐1.44    ‐0.44    ‐0.84    no matches    chlorophyll a/b binding protein 
GM18443P049A11    ‐1.42    ‐0.45    ‐0.73    Glyma04g42870.1    chlorophyll a/b binding protein 
GM09387P025H03    ‐1.58    ‐1.13    ‐1.10    Glyma10g38910.1    chlorophyll a/b binding protein 
GM09798P026I06    ‐1.68    ‐0.54    ‐0.93    Glyma19g41540.2    chloroplast RNA binding 
GM17124P045J12    ‐1.41    ‐0.82    ‐1.08    Glyma18g06510.1    cinnamoyl‐CoA reductase  
GM34828P091L04    ‐2.09    0.29    ‐0.88    Glyma08g28370.1    CONSTANS‐like 2 
GM10162P027H10    ‐1.46    ‐0.57    ‐0.81    Glyma19g40400.1    CP12 domain‐containing protein 2 
GM05664P015L24    ‐1.46    ‐0.80    ‐0.93    Glyma10g30130.3    cysteine synthase D1 
GM16372P043K04    ‐1.68    ‐0.59    ‐1.15    Glyma20g01120.1    cytochrome b6f complex  
GM07388P020D20    ‐1.44    ‐0.34    ‐0.68    Glyma07g21150.1    cytochrome b6f complex  
GM37989P099O21    ‐1.61    ‐0.65    ‐0.96    Glyma04g05810.1    dnaJ‐domain superfamily protein 
GM37599P098O15    ‐1.71    ‐0.32    ‐0.95    Glyma05g28900.1    electron carrier/ oxidoreductase  
GM09560P025O08    ‐1.77    ‐0.90    ‐1.13    Glyma10g17570.2    elongation factor family protein 
GM07440P020F24    ‐1.55    ‐0.67    ‐1.07    Glyma10g17570.2    elongation factor family protein 
GM07985P021M17    ‐1.87    0.04    ‐0.87    Glyma15g13090.1    ferric reduction oxidase 7 
GM11471P030N23    ‐1.68    ‐0.42    ‐0.99    Glyma09g02170.1    ferric reduction oxidase 7 
GM12153P032K09    ‐1.45    ‐0.60    ‐1.06    Glyma10g36990.1    fructose‐1,6‐bisphosphatase 
GM05556P015H12    ‐1.96    ‐0.74    ‐1.03    Glyma18g41940.1    fructose‐bisphosphatase 
GM18741P049M21    ‐1.49    ‐0.33    ‐0.75    Glyma07g17180.1    fructose‐bisphosphatase 
GM35310P092P06    ‐2.00    ‐0.77    ‐1.18    Glyma14g01470.1    fructose‐bisphosphate aldolase 
GM12820P034G04    ‐1.62    ‐0.54    ‐0.63    Glyma12g04150.1    fructose‐bisphosphate aldolase 
GM02011P006D19    ‐1.50    ‐0.58    ‐0.88    Glyma04g02100.1    FtsH extracellular protease family 
GM12791P034E23    ‐1.54    ‐0.21    ‐0.65    Glyma19g28240.1    glyceraldehyde 3P‐dehydrogenase 
GM07686P021A06    ‐1.42    ‐0.41    ‐0.76    Glyma04g01750.2    glyceraldehyde‐3P‐dehydrogenase 
GM04975P013P07    ‐1.67    ‐0.14    ‐0.60    Glyma16g01980.4    homeodomain‐like 
GM10277P027M05    ‐1.64    0.03    ‐0.56    Glyma19g45030.1    homeodomain‐like 
GM12095P032H23    ‐2.02    ‐0.06    ‐0.92    Glyma19g45030.1    homeodomain‐like 
GM09382P025G22    ‐1.44    ‐0.08    ‐0.52    Glyma03g42260.4    homeodomain‐like 










  Overall  OxO  AC     
GM25338P066P18    ‐1.65    ‐0.16    ‐0.78    Glyma01g22620.1    hydroxyproline‐rich glycoprotein 
GM10263P027L15    ‐1.45    ‐0.26    ‐0.66    Glyma10g42800.2    hydroxypyruvate reductase 
GM12323P033B11    ‐1.49    ‐0.25    ‐0.68    Glyma05g27080.1    inorganic carbon transport protein 
GM14751P039G15    ‐1.97    ‐0.72    ‐1.34    Glyma20g33880.1    iron superoxide dismutase 1 
GM18612P049H12    ‐1.96    ‐0.86    ‐1.07    Glyma10g33710.2    iron superoxide dismutase 2 
GM08748P023M12    ‐1.63    0.00    ‐0.95    Glyma01g11640.1    kunitz trypsin inhibitor 1 
GM12811P034F19    ‐1.44    ‐0.27    ‐0.22    Glyma12g34770.1    light‐harvesting protein 
GM04392P012G24    ‐1.68    ‐1.03    ‐1.18    Glyma18g53150.1    lipid transfer like protein 
GM27815P073G23    ‐1.75    ‐0.27    ‐0.87    Glyma03g29330.1    magnesium chelatase 
GM12200P032M08    ‐1.51    ‐0.29    ‐0.62    Glyma03g29330.1    magnesium chelatase 
GM12324P033B12    ‐1.47    ‐0.48    ‐0.74    Glyma19g32070.1    magnesium chelatase 
GM17135P045J23    ‐1.67    ‐0.42    ‐1.03    Glyma08g06820.1    malate dehydrogenase 
GM25518P067H06    ‐1.54    ‐0.22    ‐0.55    Glyma02g00440.1    methyltransferase 
GM17651P046P11    ‐1.49    ‐0.57    ‐0.95    Glyma04g42380.1    plastoquinone dehydrogenase 
GM08939P024E11    ‐2.14    0.39    ‐1.02    Glyma10g12370.1    no hits 
GM08931P024E03    ‐1.76    0.55    ‐0.75    Glyma10g12370.1    no hits 
GM37960P099N16    ‐1.55    ‐0.65    ‐0.83    Glyma11g26490.1    no hits 
GM14839P039K07    ‐1.51    0.00    ‐0.88    Glyma02g17350.2    no hits 
GM07396P020E04    ‐1.47    0.07    ‐0.76    Glyma18g40100.1    no hits 
GM10606P028J22    ‐1.44    ‐0.63    ‐0.93    Glyma07g16250.2    one helix protein 
GM37595P098O11    ‐1.87    ‐0.50    ‐0.93    Glyma08g24280.3    oxidoreductase 
GM07366P020C22    ‐1.56    ‐0.47    ‐0.94    Glyma20g12740.1    phosphate translocator 
GM12804P034F12    ‐1.63    ‐0.43    ‐0.81    Glyma15g41540.2    phosphoglycerate kinase  
GM36657P096H09    ‐1.52    ‐0.71    ‐1.10    Glyma11g19400.1    phosphoglycerate mutase 
GM12224P032N08    ‐1.51    ‐0.33    ‐0.71    Glyma03g42240.3    photosystem I subunit 
GM14440P038J16    ‐1.46    ‐0.19    ‐0.73    Glyma04g12510.1    photosystem I subunit 
GM15517P041G13    ‐1.80    ‐0.57    ‐0.93    Glyma06g05810.1    photosystem I subunit 
GM18522P049D18    ‐1.43    ‐0.35    ‐0.41    Glyma01g38750.1    photosystem I subunit 
GM19010P050I02    ‐1.52    ‐0.05    ‐0.64    no matches    plastocyanin precursor 
GM19106P050M02    ‐1.51    ‐0.08    ‐0.65    no matches    plastocyanin precursor 
GM38018P100A02    ‐1.40    ‐0.25    ‐0.80    no matches    plastocyanin precursor 
GM12815P034F23    ‐1.41    ‐0.64    ‐0.81    Glyma17g34690.1    P‐protein precursor 
GM17427P046G03    ‐1.40    ‐0.32    0.00    Glyma17g34690.2    P‐protein related 
GM00750P002P06    ‐1.76    ‐0.23    ‐0.93    Glyma14g10820.1    P‐protein related 
GM27743P073D23    ‐1.58    ‐0.90    ‐1.10    Glyma10g24540.1    protein kinase 
GM20511P054G15    ‐1.49    ‐0.51    ‐0.94    Glyma10g24540.1    protein kinase 
GM37606P098O22    ‐1.70    ‐0.78    ‐1.06    Glyma06g18640.1    RAB GTPase homolog 
GM08921P024D17    ‐1.41    ‐0.39    ‐0.50    Glyma17g10990.4    ribulose‐5‐phosphate‐3‐epimerase 
GM13090P035B10    ‐1.41    0.00    ‐0.84    Glyma08g24760.1    ripening related 
GM18925P050E13    ‐1.52    ‐0.11    ‐0.57    no matches    rubisco small chain precursor 
GM19117P050M13    ‐1.44    ‐0.09    ‐0.56    no matches    rubisco small chain precursor 
GM19021P050I13    ‐1.42    ‐0.09    ‐0.59    no matches    rubisco small chain precursor 
GM07797P021E21    ‐1.57    ‐0.46    ‐0.93    Glyma08g13160.1    SHOOT1 protein [Glycine max] 











  Overall  OxO  AC     
GM07293P019P21    ‐1.47    ‐0.78    ‐0.93    Glyma15g39070.1    solanesyl diphosphate synthase 1 
GM37958P099N14    ‐1.73    ‐0.64    ‐1.10    Glyma10g40930.1    stress enhanced protein 1 
GM18501P049C21    ‐2.05    ‐0.77    ‐1.01    Glyma16g10880.3    terpenoid biosynthesis 
GM34067P089L11    ‐1.64    ‐0.49    ‐0.85    Glyma06g30000.1    tetratricopeptide repeat like 
GM16599P044D15    ‐1.60    ‐0.54    ‐1.02    Glyma06g12710.1    thioredoxin 
GM08886P024C06    ‐1.60    ‐0.62    ‐0.90    Glyma18g47850.1    thioredoxin F2 
GM08877P024B21    ‐1.81    ‐0.94    ‐1.21    Glyma05g04210.1    translation elongation factor 
GM36092P094P20    ‐1.44    ‐0.53    ‐0.65    Glyma15g40370.2    translation initiation factor 
GM00597P002I21    ‐1.45    ‐0.40    ‐0.77    Glyma18g01410.1    unknown 
GM07952P021L08    ‐1.65    ‐0.63    ‐0.71    Glyma10g40700.1    unknown 
GM35308P092P04    ‐1.74    ‐0.01    ‐0.75    Glyma07g16130.1    unknown 
GM27143P071K23    ‐1.48    ‐0.34    ‐0.80    Glyma06g15200.1    unknown 
GM37557P098M21    ‐1.42    ‐0.48    ‐0.76    Glyma19g03390.1    unknown 
GM10636P028L04    ‐1.47    ‐0.16    ‐0.72    Glyma08g26280.1    unknown 
GM22661P060A05    ‐2.17    ‐0.71    ‐1.41    Glyma07g08150.1    unknown 
GM09982P026P22    ‐1.80    ‐0.69    ‐0.98    Glyma18g07310.1    unknown 
GM25250P066M02    ‐1.71    ‐0.68    ‐0.86    Glyma10g40700.1    unknown 















AC_H2O    AC‐Colibri parent line 34,633,488 26,882,986 (77.6%)
AC_OA    AC‐Colibri parent line 41,734,185 32,735,158 (78.4%)
OxO_H2O    80(30)‐1 transgenic 30,066,023 23,311,016 (77.5%)




























GM18681P049K09     Glyma18g43650.1      ferritin     UP     OA vs. H2O at pH 2.4 in OxO  
GM18751P049N07     Glyma18g43650.1      ferritin     UP     OA vs. H2O pH 2.4 
GM14987P040A11     Glyma03g06420.2      ferritin 2     UP     OA vs. H2O pH 2.4 in OxO  
GM05373P014P21     Glyma11g35610.1      ferritin 3     UP     OA vs. H2O pH 2.4 
GM12232P032N16     Glyma01g31300.1      ferritin 2     UP     OA vs. H2O pH 2.4 
GM18577P049G01     Glyma14g06160.1      ferritin 4     UP     OA vs. H2O pH 2.4 in OxO  
GM37303P098C07     Glyma01g36190.2      auxin related     UP     OA vs. H2O at pH 5.5 in AC‐Colibri 
GM32514P085K18     Glyma01g02580.1      CAD     UP     OA vs. H2O at pH 5.5 in AC‐Colibri 
GM35484P093G12     Glyma02g43990.2      glucosidase     UP     OA vs. H2O at pH 5.5 in AC‐Colibri 
GM37068P097I12     Glyma08g18220.1      no hits     UP     OA vs. H2O at pH 5.5 in AC‐Colibri 
GM03538P010D10     Glyma13g36110.1      no hits     UP     OA vs. H2O at pH 5.5 in AC‐Colibri 
GM18756P049N12     Glyma11g01350.2      CHS     UP     OA vs. H2O at pH 5.5 in AC‐Colibri 
GM00967P003I07     Glyma01g43880.1      CHS     UP     OA vs. H2O at pH 5.5 
GM09502P025L22     Glyma06g12890.3      PR protein     UP     OA vs. H2O at pH 5.5 in AC‐Colibri 








GM34930P091P10     Glyma09g41450.1      peroxidase     UP     OA vs. H2O at pH 5.5 in AC‐Colibri 








GM32575P085N07     Glyma08g02160.1      no hits     UP     OA vs. H2O at pH 5.5 
GM12095P032H23     Glyma19g45030.1      no hits     DOWN     OA vs. H2O at pH 5.5 in AC‐Colibri 
GM34828P091L04     Glyma08g28370.1      CONSTANS‐like     DOWN     OA vs. H2O at pH 5.5 in AC‐Colibri 
GM18471P049B15     Glyma15g06270.1      Unknown     DOWN     OA vs. H2O at pH 5.5 in AC‐Colibri 
GM08939P024E11     Glyma10g12370.1      no hits     DOWN     OA vs. H2O at pH 5.5 in AC‐Colibri 
GM22661P060A05     Glyma07g08150.1      unknown     DOWN     OA vs. H2O at pH 5.5 in AC‐Colibri 
GM18501P049C21     Glyma16g10880.3      terpenoids     DOWN     OA vs. H2O at pH 5.5 in AC‐Colibri 
GM17072P045H08     Glyma08g41460.2      aminotransferase      DOWN     OA vs. H2O at pH 5.5 in AC‐Colibri 
GM07660P020P04     Glyma14g03580.1      no hits     DOWN     OA vs. H2O at pH 5.5 in AC‐Colibri 
GM24040P063J16     Glyma17g04650.1      no hits     DOWN     OA vs. H2O at pH 5.5 in AC‐Colibri 
GM11550P031B06     Glyma02g45170.1      no hits     DOWN     OA vs. H2O at pH 5.5 in AC‐Colibri 











    1%    0.1%    0.01% 
FeCl3    died within 3 h    died within 3 h    response 
† 






Gene ID  OxO‐transgenic  AC‐Colibri  Resistant  Susceptible 
12  24  36  12  24  36  2  8  24  2  8  24 
AW278321 4.02 4.04 4.53 4.16 4.98 5.27 0.99 16.80 17.90 4.77  3.97  5.01 
AI443866 0.64 1.82 2.62 0.56 0.97 2.55 0.66 5.77 6.42 0.20  ‐0.36  1.59 
AI495369 1.86 3.25 3.81 2.23 3.18 4.51 -1.40 10.60 9.39 ‐0.18  3.26  0.63 
AI496350 1.50 2.71 3.06 0.84 1.74 2.68 0.94 11.50 15.90 1.32  1.58  1.76 
AI496388 0.93 2.45 3.90 0.81 1.71 3.53 -0.17 5.83 7.20 ‐1.70  ‐0.29  0.62 
AI442651 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 2.44 7.48 4.51 3.18  6.39  1.51 
AW666043 0.98 2.46 3.44 0.65 1.38 2.74 3.15 12.10 10.50 3.75  5.35  1.78 
AI496108 0.97 2.02 1.86 0.0 0.0 0.0 -0.33 -2.55 6.92 ‐0.50  ‐1.11  ‐1.27 
AI437837 0.00 0.00 0.00 0.0 0.0 0.0 1.19 -3.64 3.74 0.08  ‐1.08  ‐1.19 
AW666030 0.00 0.00 0.00 0.0 0.0 0.0 1.58 10.50 7.78 2.40  8.57  3.90 
AW278308 0.00 0.00 0.00 0.0 0.0 0.0 0.84 5.33 8.61 0.21  1.19  5.26 
AW185928 0.00 0.00 0.00 0.0 0.0 0.0 2.29 -0.92 6.85 1.89  ‐0.60  ‐1.47 
AI938527 0.00 0.00 0.00 0.0 0.0 0.0 -0.05 5.58 9.48 0.05  3.36  1.88 
AI441922 0.00 0.00 0.00 0.0 0.0 0.0 -0.89 2.02 3.89 ‐1.26  4.51  1.33 
AW278526 0.00 0.00 0.00 0.0 0.0 0.0 1.51 -5.27 4.55 0.76  ‐0.67  0.83 
AW132280 0.00 0.00 0.00 0.0 0.0 0.0 -1.61 -9.64 -7.26 ‐1.01  ‐1.40  ‐3.53 
AI441522 -0.37 -1.61 -2.70 0.0 0.0 0.0 -0.98 -13.80 -12.80 ‐1.41  ‐3.75  ‐3.76 
AI495621 -0.25 -1.47 -2.40 0.0 0.0 0.0 -1.50 -13.80 -12.90 ‐1.55  ‐4.72  ‐4.44 
AI443846 0.00 0.00 0.00 0.0 0.0 0.0 0.78 -9.53 -6.33 0.58  ‐1.95  ‐3.00 
AW278809 0.00 0.00 0.00 0.0 0.0 0.0 -0.27 -13.90 -4.32 ‐0.60  ‐4.41  ‐2.84 
AW458608 0.00 0.00 0.00 0.0 0.0 0.0 -0.64 -4.89 -9.47 ‐1.04  ‐1.25  ‐4.46 






























































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































A_R  GGCTCAGCGCACGTAGAGCT  560  620 
A_R_inner  GTAGCGCAGCAACCAGAAGT    275 
B_F  TTCCTCCTGCTTTGCTTGTT     
B_R  GCTACATCATCAGGGGGAAA  238  1066 
B_inner  CACGAAGTTTGAAGCAGCAG    365 
C_F  CAGAATGTCCCTCCAGCAAT     
C_R  GAATAACCTGACCGCCAAAA  157  984 
C_inner  CCGTCCTCCAAAAGTGATGT    290 
D_F  CTCCCCCTAGCACACACAAT     
D_R  ATGATGCGAAATCCAGAAGG  230  1210 
D_R_inner  GATCCTGAAAAGCTGCAAGG    949 
E_F  TCCATCTGGTTTTCGTGTCA     
E_R  ATCCCACAACACTACGCACA  245  1209 
E_inner  GTCACATCTTCCACCCCATC    706 
F_F  GGCACTTCTAACCCAGCAAG     
F_R  TCCCTGGATAGGCATAGGTG  196  939 
F_R_inner  ACATCCTCAGCACCATCACA    409 
       
Ambion_5_inner  CGCGGATCCGAACACTGCGTTTGCTGGCTTTGATG   


























mir‐103    1  5  0    ‐‐  ‐‐  ‐‐ 
mir‐124    2  8  0    ‐‐  ‐‐  ‐‐ 
mir‐1323    ‐‐  ‐‐  ‐‐    1  0  0 
MIR1507    10  77422  85617    1  11032  15450 
MIR1508    10  1808  2086    1  15  16 
MIR1509    9  6749  8221    2  29  34 
MIR1510    3  35  70    1  161  102 
MIR1514    ‐‐  ‐‐  ‐‐    1  0  0 
MIR1520    2  4  3    5  2  3 
MIR156    23  86432  94706    7  186  325 
MIR159    10  1219  995    9  4315  4548 
MIR160    1  28  60    2  4  4 
MIR162_1    4  110  88    3  34  39 
MIR164    3  1287  1394    1  9  6 
MIR166    29  63398  44756    14  33994  29565 
MIR167_1    5  61  85    3  11  11 
MIR167_2    ‐‐  ‐‐  ‐‐    1  1  1 
MIR168    6  2837  3125    2  453  462 
MIR169_2    6  84  71    2  3  1 
MIR169_8    1  3  5    1  2  1 
MIR171_1    3  21  81    5  9  13 
MIR171_2    1  4  3    1  3  2 
MIR172    2  783  710    1  0  0 
MIR2109    4  539  341    1  6  6 
MIR2111    2  21  26    1  4  5 
MIR2119    1  34  45    1  6  5 
mir‐26    1  4  0    ‐‐  ‐‐  ‐‐ 
mir‐29    2  23  3    ‐‐  ‐‐  ‐‐ 
MIR319    2  13  3    2  4  4 
mir‐320    1  3  0    ‐‐  ‐‐  ‐‐ 
MIR3522    6  3269  5560    1  1  0 
























MIR390    4  425  319    3  23  28 
MIR393    ‐‐  ‐‐  ‐‐    3  56  40 
MIR394    11  1110  934    2  31  42 
MIR395    1  10  4    2  0  1 
MIR396    12  1516  1341    7  859  1044 
MIR397    1  14  35    3  24  23 
MIR398    1  0  3    4  4830  4455 
MIR399    1  5  9    2  2  5 
MIR408    2  41  100    1  387  395 
MIR4349    ‐‐  ‐‐  ‐‐    1  6  4 
MIR4364    ‐‐  ‐‐  ‐‐    1  0  0 
MIR4387    ‐‐  ‐‐  ‐‐    1  0  0 
MIR482    6  2005  1977    4  6  5 



























42,872,036  3,944,018  625,174  201,016 
Scelrotinia 
mycelia 





















Soybean Stems  Soybean genome†  206,716  144,104 (70%)  68,820 (33%) 
Soybean Stems  Soybean gene models  206,716  39,587 (19%)  8,998 (4%) 
Soybean Stems  Soybean Chromosome 13  206,716  58,278 (28%)  11,646 (6%) 
Soybean Stems  Sclerotinia genome¥  206,716  18,585 (9%)  1,036 (1%) 
Soybean Stems  Sclerotinia genes  206,716  10,091 (5%)  1,030 (0.5%) 
Sclerotinia Mycelia  Sclerotinia genome¥  255,805  151,216 (59%)  27,282 (11%) 









Sequence  Exp.1  Exp.2  Chromosome  Coding regions 
GAACGGGCTTGGCAGAATC    4.41  4.66 Gm16 ‐‐‐   ‐‐‐
TCTCATTCCATACATCGTCTGA    0.16  0.49 Gm17, Gm 13 ‐‐‐   gma‐miR1507a
AGAAGAAGAAGAAGAAGAACT    5.51  4.47 21 locations Glyma13g24610 
Glyma02g35980 
  ath‐miR5021
TACCTGGTTGATTCTGCC†    6.13  5.62 ‐‐‐ ‐‐‐   ‐‐‐















mir‐1323    1  11 
MIR1507    1  111 
MIR159    2  35 
MIR166    1  287 
MIR168    1  5 
MIR396    1  1 












mir‐39    2  17 
MIR3522    1  5 
mir‐183    1  97 
MIR482    2  115 
MIR159    2  26 
MIR166    1  6 



















TACCGGTAGTAGAGATGATGAAA 0  1054  46 
AGGACCTGAGCTGATGACGAAA  0  1056  20 
CACCGGAGGAGTACTGTTGAA  0  474  17 
ACACCGGAGGAGTACTGTTGAA  0  733  17 



















Glyma04g09000.1†  1  20  6  25  Cleavage  A 
Glyma05g30000.1  1  20  591  610  Cleavage  B 
Glyma06g09100.1  1  20  555  574  Cleavage  C 
Glyma07g01940.2  1  20  6  25  Cleavage  D 
Glyma07g01950.1  1  20  561  580  Cleavage  D 
Glyma08g13110.1  1  20  531  550  Cleavage  B 
Glyma08g13110.2  1  20  531  550  Cleavage  B 
Glyma08g21620.1  1  20  567  586  Cleavage  D 
Glyma08g21620.2  1  20  567  586  Cleavage  D 
Glyma09g02750.1  1  20  558  577  Cleavage  E 
Glyma11g20520.1  1  20  561  580  Cleavage  F 
Glyma12g08080.1  1  20  561  580  Cleavage  F 













































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































Clone ID Group Sub-group 
Gm‐r1088‐1865  Gm‐r1088‐1865  GTP binding protein  GTP binding protein 
Gm‐r1088‐3628  Gm‐r1088‐3628  GTP binding protein  GTP binding protein 
Gm‐r1083‐2781  Gm‐r1083‐2781  GDP dissociation inhibitor   GTP binding protein 
Gm‐r1083‐2866  Gm‐r1083‐2866  heterotrimeric subunit  Gα subunit 
Gm‐r1070‐7300  Gm‐r1070‐7300  heterotrimeric subunit  Gα subunit 
Gm‐r1088‐5353  Gm‐r1088‐5353  heterotrimeric subunit  Gα subunit 
Gm‐r1089‐1131  Gm‐r1089‐1131  heterotrimeric subunit  Gα subunit 
Gm‐r1088‐4857  Gm‐r1088‐4857  heterotrimeric subunit  Gα subunit 
Gm‐r1070‐7179  Gm‐r1070‐7179  heterotrimeric subunit  Gβ subunit 
Gm‐r1021‐1122  Gm‐r1021‐1122  heterotrimeric subunit  Gβ subunit 
Gm‐r1021‐1346  Gm‐r1021‐1346  heterotrimeric subunit  Gβ subunit 
Gm‐r1021‐2984  Gm‐r1021‐2984  heterotrimeric subunit  Gβ subunit 
Gm‐r1070‐8842  Gm‐r1070‐8842  heterotrimeric subunit  Gβ subunit 
Gm‐r1089‐8523  Gm‐r1089‐8523  heterotrimeric subunit  Gβ subunit 
Gm‐r1089‐8268  Gm‐r1089‐8268  heterotrimeric subunit  Gβ subunit 
Gm‐r1021‐3788  Gm‐r1021‐3788  receptor  7‐ transmembrane GPCR 
Gm‐r1088‐6669  Gm‐r1088‐6669  receptor  7‐ transmembrane GPCR 
Gm‐r1088‐203  Gm‐r1088‐203  receptor  7‐ transmembrane GPCR 
Gm‐r1083‐4359  Gm‐r1083‐4359  receptor  7‐ transmembrane GPCR 
Gm‐r1088‐1229  Gm‐r1088‐1229  receptor  7‐ transmembrane GPCR 
Gm‐r1089‐5386  Gm‐r1089‐5386  receptor  7‐ transmembrane GPCR 

















GPCR17    Gm17    149.2  1.7e‐33  Glyma17g33480   
957 





























































































































































































Glyma05g34430  6.6673  5.1683  7.9111  6.5967  vacuolar iron transporter 1  Vacuolar iron transporters 
Glyma08g05230  0.2073  0.389  0.7152  0.3265  vacuolar iron transporter 1  Vacuolar iron transporters 
Glyma16g28340  11.7676  10.1134  1.77  6.1089  vacuolar iron transporter (VIT) family 
protein 
Vacuolar iron transporters 
Glyma02g09110  4.7154  8.3518  0.8909  2.3044  vacuolar iron transporter (VIT) family 
protein 
Vacuolar iron transporters 
Glyma20g30580  2.5003  1.5868  0.5372  0.9926  vacuolar iron transporter (VIT) family 
protein 
Vacuolar iron transporters 
Glyma10g37030  1.364  2.4679  1.0439  2.1567  vacuolar iron transporter (VIT) family 
protein 
Vacuolar iron transporters 
Glyma14g36570  6.7395  5.6964  5.238  5.9785  vacuolar iron transporter (VIT) family 
protein 
Vacuolar iron transporters 
Glyma02g38510  15.2162  19.4381  12.0557  18.3886  vacuolar iron transporter (VIT) family 
protein 
Vacuolar iron transporters 
Glyma03g20160  4.1505  2.3161  3.3107  2.5113  vacuolar iron transporter (VIT) family 
protein 
Vacuolar iron transporters 
Glyma04g40320  3.3449  7.1587  4.1573  9.876  vacuolar iron transporter (VIT) family 
protein 
Vacuolar iron transporters 
Glyma08g19390  0.8821  6.0739  1.5727  0.8505  vacuolar iron transporter (VIT) family 
protein 
Vacuolar iron transporters 
Glyma03g20170  0.1445  0.0339  1.2318  0.065  vacuolar iron transporter (VIT) family 
protein 
Vacuolar iron transporters 
Glyma17g18010  9.2411  5.271  75.5623  56.313  natural resistance‐associated 
macrophage protein 3 
Vacuolar iron transporters 





APPENDIX C (cont.)           
         
Glyma01g39790  7.9739  8.5922  8.0995  10.1271  natural resistance‐associated 
macrophage protein 3 
Vacuolar iron transporters 
Glyma11g05500  5.3987  4.2833  4.564  3.7623  natural resistance‐associated 
macrophage protein 3 
Vacuolar iron transporters 
































Glyma13g04940  41.2615  31.2974  33.2004  31.7224  oxoglutarate/iron‐dependent 
oxygenase 
Iron‐dependent oxygenases 
Glyma16g30130  0.6227  0.5477  0.6318  0.2802  oxoglutarate/iron‐dependent 
oxygenase 
Iron‐dependent oxygenases 
Glyma09g25170  1.0632  1.0121  1.2944  1.2239  oxoglutarate/iron‐dependent 
oxygenase 
Iron‐dependent oxygenases 
Glyma19g02110  7.5497  5.8506  10.3503  6.3374  oxoglutarate/iron‐dependent 
oxygenase 
Iron‐dependent oxygenases 
Glyma10g08450  3.9984  2.7008  1.1683  2.5904  iron‐sulphur cluster biosynthesis 
family protein 
Iron‐sulphur cluster proteins 








Glyma19g37930  14.0339  9.0949  9.1427  10.6756  iron‐sulphur cluster biosynthesis 
family protein 
Iron‐sulphur cluster proteins 
Glyma03g35280  21.0285  14.7736  14.9121  17.6909  iron‐sulphur cluster biosynthesis 
family protein 
Iron‐sulphur cluster proteins 
Glyma11g30140  4.4443  5.3981  6.3368  5.2231  iron‐sulphur cluster biosynthesis 
family protein 
Iron‐sulphur cluster proteins 
Glyma01g16380  18.9565  28.5159  33.0675  21.9246  iron‐sulphur cluster biosynthesis 
family protein 
Iron‐sulphur cluster proteins 
Glyma16g32810  20.2287  54.4576  23.3198  33.6344  2 iron, 2 sulfur cluster binding  Iron‐sulphur cluster proteins 
Glyma09g27920  14.6341  28.0101  22.7386  15.0557  2 iron, 2 sulfur cluster binding  Iron‐sulphur cluster proteins 
Glyma16g26330  58.9268  46.2023  49.3053  50.9367  ubiquinol‐cytochrome C reductase 
iron‐sulfur subunit 
Iron‐sulphur cluster proteins 
Glyma02g07340  54.5426  47.3347  50.7461  43.7555  ubiquinol‐cytochrome C reductase 
iron‐sulfur subunit 
Iron‐sulphur cluster proteins 
Glyma02g07330  22.8137  20.4507  22.7841  17.3686  ubiquinol‐cytochrome C reductase 
iron‐sulfur subunit 
Iron‐sulphur cluster proteins 
Glyma13g18090  11.7578  8.5399  9.2869  8.3046  IND1(iron‐sulfur protein required for 
NADH dehydrogenase)‐like 
Iron‐sulphur cluster proteins 
Glyma10g03930  0.8552  1.0163  1.1107  0.513  IND1(iron‐sulfur protein required for 
NADH dehydrogenase)‐like 
Iron‐sulphur cluster proteins 
Glyma07g34930  0.7083  0.9088  0.7355  1.0122  iron‐regulated transporter 1  Iron‐regulated transporters 
Glyma10g28760  38.1077  31.6103  27.4536  42.1498  iron‐regulated protein 3  Iron‐regulated transporters 
Glyma20g22870  1.5675  0.9548  2.3357  1.3578  iron‐regulated protein 3  Iron‐regulated transporters 
Glyma06g05460  2.6857  1.002  0.6692  3.6081  iron regulated transporter 3  Iron‐regulated transporters 
Glyma17g34660  15.5937  7.1233  8.8209  13.4054  iron regulated transporter 3  Iron‐regulated transporters 
Glyma03g05190  0.5462  0.4959  0.3862  0.3567  iron regulated 2  Iron‐regulated transporters 
Glyma01g31940  0.8063  0.5673  0.4417  0.5441  iron regulated 1  Iron‐regulated transporters 
Glyma19g25930  10.0517  6.8229  7.2708  9.0979  ferritin/ribonucleotide reductase‐like 
family protein 
Ferritins 








Glyma16g06070  3.3259  7.1877  7.5491  4.2646  ferritin/ribonucleotide reductase‐like 
family protein 
Ferritins 
Glyma02g43040  3.3477  3.1869  1.1089  2.0599  ferritin 4  Ferritins 
Glyma14g06160  8.2878  5.0974  3.3517  5.7105  ferritin 4  Ferritins 
Glyma11g35610  32.6567  47.939  15.3709  42.0134  ferritin 4  Ferritins 
Glyma18g02800  34.5484  58.8555  29.838  55.6811  ferritin 4  Ferritins 
Glyma18g43650  567.1675  184.7423  71.5586  489.1777  ferritin  Ferritins 
Glyma03g06420  158.5457  99.8171  29.8459  179.7862  ferritin  Ferritins 
Glyma01g31300  31.2936  33.8831  5.5486  35.8133  ferritin  Ferritins 
Glyma17g09260  7.6689  5.293  3.7156  6.0647  ferric reduction oxidase 8  Iron reduction‐oxidases 
Glyma05g02600  15.6534  18.3767  15.7429  29.5558  ferric reduction oxidase 8  Iron reduction‐oxidases 
Glyma09g02170  10.1986  19.3766  3.505  40.3323  ferric reduction oxidase 7  Iron reduction‐oxidases 
Glyma15g13090  3.696  15.3924  4.7347  19.8387  ferric reduction oxidase 7  Iron reduction‐oxidases 
Glyma10g37600  13.6585  25.6448  14.2238  23.868  ferric reduction oxidase 4  Iron reduction‐oxidases 
Glyma10g37610  20.1937  57.9251  13.5703  33.7497  ferric reduction oxidase 2  Iron reduction‐oxidases 
Glyma20g12510  2.488  5.9202  9.8861  2.5644  Fe superoxide dismutase 3  Iron superoxide dismutases  
Glyma10g22680  1.9613  4.0338  3.1961  2.5657  Fe superoxide dismutase 2  Iron superoxide dismutases  
Glyma02g09630  2.4279  4.1062  7.1865  2.9763  Fe superoxide dismutase 2  Iron superoxide dismutases  
Glyma20g33880  117.0176  332.5043  394.4444 155.1307  Fe superoxide dismutase 1  Iron superoxide dismutases  












             
             


















Glyma05g26970  0.9381  0.0754  0.0653  0.6512  cytochrome b561/ferric reductase 
transmembrane protein family 
Cytochrome b561 
Glyma07g27950  0.4697  0  0.088  0.4389  cytochrome b561/ferric reductase 
transmembrane protein family 
Cytochrome b561 
Glyma10g38070  239.145  143.5283  147.7956 177.2731  cytochrome b561/ferric reductase 
transmembrane protein family 
Cytochrome b561 
Glyma15g21910  10.1152  8.7596  7.8701  8.9268  cytochrome b561/ferric reductase 
transmembrane protein family 
Cytochrome b561 
Glyma20g29750  26.3662  19.135  20.7277  22.5684  cytochrome b561/ferric reductase 
transmembrane protein family 
Cytochrome b561 
Glyma09g09840  7.7883  7.4346  6.4625  7.0304  cytochrome b561/ferric reductase 
transmembrane protein family 
Cytochrome b561 
Glyma02g11280  0.6725  0.53  0.8516  0.7625  cytochrome b561/ferric reductase 
transmembrane protein family 
Cytochrome b561 
Glyma08g08990  0.2226  0.1566  0.3252  0.1802  cytochrome b561/ferric reductase 
transmembrane protein family 
Cytochrome b561 
   
 
 
  APPENDIX D 
SOYBEAN SEQUENCES WITH NEAR‐PERFECT MATCHES TO KNOWN MIRNAS 
Deep sequencing of small RNA species from soybean stem tissue identified 1033 sequences 
that were near‐perfect matches (one base mismatch or one base length difference) to already 
known miRNA registered at the Sanger miRBASE (http://www.mirbase.org/ ). The sequence, its 
best match on miRBASE (rel. 8), the corresponding miRNA family and the experiment where the 
sequence was identified (first, second or both) are provided.  
Data can be found in the supplemental MS Excel file named: Appendix D. Near‐perfect 
matches to known miRNAs.xlxs 
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APPENDIX E 
SOYBEAN SMALL RNA SEQUENCES MODULATING DURING INFECTION WITH SCLEROTINIA 
SCLEROTIORUM 
Soybean Small RNA sequences that are hypothesized to change in abundance. A total of 213 
sequences were found in two different sequencing experiments using the small RNA fraction of 
soybean Williams82 stems infected with Sclerotinia sclerotiorum or the non‐infected controls. 
The sequence identifiers with their absolute number of reads detected is shown. Also, the 
normalized counts in counts per million (CPM) are displayed along with the ratios between 
inoculated and control samples and the absolute difference between both.    
Data can be found in the supplemental MS Excel file named: Appendix E. Soybean sequences 
modulating during infection.xlxs 
 
 
 
 
 
 
 
